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Genetic profiles of domestic cat populations (Felis catus) from the province of Girona 
(Catalonia, NE Spain) and genetic relationships with other Western-European popu1ations.- 
The allele frequencies of nine Mendelian genetic characters have been studied in two feral 
domestic cat populations in the North of Catalonia (Girona and Roses-L'Estartit). The study of 
16 Catalonian and Balearic cat populations showed that these populations are genetically clo- 
ser to the Eastern Mediterranean and North-African cat populations (Greece, especially) than to 
the Western European ones. Nevertheless, the Catalonian cat populations, previously studied, 
are from Central and Southern Catalonia. We did not know whether Catalonian cat populations 
situated more at North of Catalonia and very near to the French frontier show: a "genic pool" 
of Western European influence, a "genic pool" of Eastern Mediterranean and North-African 
influence or a hibrid zone between both. A complete multivariate analysis shows that the 
Nothem Catalonian populations studied have a genic pool very similar to other Catalonian cat 
populations. 
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INTRODUCCIÓN en lo que respecta a las frecuencias alélicas 
de una serie de genes que codifican la colora- 
En los últimos 45 años, una enorme cantidad ción, el diseño y longitud del pelaje, y ciertas 
de poblaciones europeas de gatos domésticos anomalías esqueléticas. La herencia mende- 
(Felis silvestris5 catus) han sido estudiadas, liana de esos genes, su penetrancia completa 
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o casi completa, su fácil diagnosis fenotípica 
por parte de un observador entrenado, el 
hecho que el comportamiento reproductor en 
esta especie no esté controlado por el hom- 
bre, su rápido crecimiento demográfico en 
cualquier hábitat generado por la especie 
humana, al igual que su distribución práctica- 
mente mundial, ha hecho del gato doméstico, 
una especie sumamente útil para la genética 
de poblaciones (TODD, 1977a, 1978). 
Hasta fines de la década de los 80 no exis- 
tían datos genéticos de poblaciones españolas 
de gatos, especialmente, de poblaciones 
urbanas. Únicamente, tres poblaciones ha- 
bían sido muestreadas, dos de ellas 
con tamaños muestrales muy pequeños y, 
probablemente, poco representativos: pobla- 
ción rural de Aragón (n=200; DREUX & 
SAUMET, 1981), Cádiz (n=66; TODD & 
LLOYD, 1984) y Benidorm (n=43; ROBINSON, 
1971). 
En otros países europeos se han estudiado 
una enorme cantidad de poblaciones de gatos 
que han permitido realizar estudios genéticos 
amplios y detallados. Este es el caso de 
Escocia (28 poblaciones; CLARK, 1975, 
1976), Inglaterra e Irlanda (36 poblaciones; 
BLUMENBERG & LLOYD, 1980; GRUFFYDD- 
JONES et al., 1979; LLOYD, 1977, 1979; 
ROBINSON, 1987; ROBINSON & SILSON, 1969; 
TODD et al., 1979; TODD & LLOYD, 1979 entre 
otros), Francia (16 poblaciones; DREUX, 
1967, 1971, 1975, 1979, 1981, 1986; 
GENERMONT, 1978; PONTIER, 1983; SYMONDS 
& LLOYD, 1987), Grecia y Turquía (16 pobla- 
ciones; TODD & KUNZ, 1977; TODD et al., 
1974, 1976, 1977) y algunas poblaciones ita- 
lianas (LLOYD et al., 1983). 
Desde 1987, uno de los autores ha mues- 
treado unas 27 poblaciones ibéricas y ba- 
leares, lo que ha permitido tener un 
conocimiento bastante exacto de la composi- 
ción genética de las poblaciones de gatos en 
ciertas zonas de la península ibérica (RUIZ- 
GARCÍA, 1988, 1989, 1990a, 1990b, 1990c, 
1990d, 1991, 1993, 1994a, 1994b, 1994c, 
1994d; RUIZ-GARCÍA & KLEIN, 1994). Una de 
las mejor conocidas desde el punto de vista 
genético es Cataluña. Todas las poblaciones 
estudiadas en esta zona muestran una homo- 
geneidad genética relativamente alta. 
Curiosamente, estas poblaciones catalanas de 
gatos están muy poco relacionadas genética- 
mente a las restantes poblaciones estudiadas 
en la Europa occidental (especialmente a las 
francesas y a las inglesas). Por el contrario, 
estas poblaciones catalanas presentan una 
enorme afinidad genética, al utilizar genes de 
coloración, diseño y longitud del pelaje, con 
las poblaciones baleares, griegas, turcas y 
norteafricanas. Existe pues un importante 
espacio genético entre las poblaciones catala- 
nas y las poblaciones francesas estudiadas 
más próximas (Arles, Le Cailar, Aimarques, 
Marsella y Niza). Sin embargo, las poblacio- 
nes catalanas muestreadas están ubicadas en 
la zona central y sur de Cataluña. ¿Qué suce- 
derá, entonces, con el perfil genético de 
poblaciones catalanas más norteñas y más 
cercanas a la frontera con Francia? ¿seguirán 
manteniendo una fuerte similitud con las 
otras poblaciones muestreadas más al sur de 
Cataluña? o, por el contrario ¿presentarán 
una similitud genética mayor con las pobla- 
ciones del sur de Francia? ¿Existe una sepa- 
ración drástica desde el punto de vista 
genético entre esos dos acervos genéticos 
(catalán y francés)? o ¿existe una zona de 
transición híbrida entre ambos? Tanto si exis- 
te un espacio brusco, o una zona de transición 
híbrida, ¿dónde ocurre ésto? ¿en el norte de 
Cataluña? o ¿en el sur de Francia? 
Para contestar algunas de estas preguntas, 
se han estudiado las frecuencias alélicas de 
tres localidades situadas al norte de Cataluña. 
Estas son Girona, L'Estartit y Roses (provin- 
cia de Girona). Sin embargo, debido al tama- 
ño muestra1 pequeño obtenido en estas dos 
últimas localidades, se ha optado por utilizar 
los perfiles genéticos de Girona y de la unión 
de las muestras de Roses-L'Estartit para 
compararlos a los perfiles genéticos de otras 
poblaciones catalanas, baleares, francesas, 
italianas e inglesas estudiadas previamente. 
Para establecer con precisión donde ocu- 
rre esta separación entre perfiles genéticos de 
carácter mediterráneo-orienta1 (poblaciones 
catalanas) y de carácter europeo-occidental 
(poblaciones francesas) deberían estudiarse 
más poblaciones catalanas norteñas y, sobre 
todo, poblaciones francesas como Perpignan 
y poblaciones cercanas (Cataluña francesa). 
Sin embargo, las poblaciones francesas más 
cercanas a la frontera con España analizadas 
hasta el momento presente (Arles, Le Cailar, 
Aimarques) están situadas a unos 150 km de 
la citada frontera. Futuras investigaciones 
(algunas ya en marcha) en dichas zonas 
podrán complementar de forma más precisa 
los resultados presentados en este trabajo. 
Poblaciones y alelos estudiados 
Un número total de 259 gatos fue observado 
en las poblaciones de Girona (n=159) y 
Roses-L'Estartit (n=100) durante octubre de 
1992 y julio de 1993. Todos los ejemplares 
muestreados eran callejeros y asilvestrados. 
Con objeto de no observar un gato más de 
una vez se diseñaron una serie de recorridos 
sobre el plano de cada una de esas localidades 
que únicamente se realizaban una vez. Estos 
recorridos no se superponían e intentaban 
cubrir la mayor parte de la superficie de las 
localidades muestreadas para que no existie- 
ran desviaciones locales en los perfiles gené- 
ticos obtenidos. Las observaciones se  
realizaban en parques, jardines, edificios vie- 
jos, solares, etc. Se colocaba allí alimento 
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seco para gatos para atraerlos. Se registraron 
los fenotipos de los especímenes observados 
y, en la mayor parte de las veces, se tomaron 
registro fotográfico y en cámara de vídeo. En 
los pocos casos en que ciertas zonas de dife- 
rentes circuitos se superponían, se eliminaron 
todos aquellos especímenes de los que no 
había seguridad de que no habían sido obser- 
vados previamente. 
En verano se muestreó desde las 8.00 a.m. 
a las 9.00 p.m. de forma ininterrumpida y en 
invierno de 8.00 a.m. a las 5.30 p.m. La toma 
de muestras se realizó en muy pocos días. En 
Girona el muestre0 se hizo en tres días de una 
semana (cada día un circuito diferente) y en 
L'Estartit y Roses, se dedicaron dos días para 
cada población. 
Todas estas medidas hacen altísimamente 
improbable la repetición de individuos. Cada 
uno de los puntos donde se localizan gatos se 
muestrea de forma intensiva. El tipo de 
medio en el que se localizan la mayoría de los 
gatos es urbano. Es muy difícil hacer una 
estima del tamaño aproximado de cada una 
de esas poblaciones de gatos, sin embargo, si 
se consideran los estudios de TODD (1977b), 
donde se establece una correlación positiva 
entre el tamaño de las poblaciones humanas y 
las poblaciones de gatos debemos considerar 
que la población de gatos de Girona (aprox. 
80.000 habitantes) es mayor que las pobla- 
ciones de L'Estartit y Roses (aprox. entre 
5.000 y 12.000 habitantes cada una de ellas). 
Los fenotipos de los gatos fueron recogi- 
dos directamente de la observación de los 
animales, y la nomenclatura utilizada está en 
concordancia con el COMMITTE ON 
STANDARDIZED GENETIC NOMENCLATURE FOR 
C A T ~  (1968). Las características genéticas 
presentadas en este estudio son: el locus liga- 
do al sexo O (O, o; Orange vs. Non-Orange) 
y los loci autosómicos A (A, a; Agouti vs. 
Non-Agouti), T (tb, tf, Ta; Blotched vs. 
Mackerel vs. Abyssinian Tabby), D (D, d; 
Intense Colour vs. Dilute Colour), L (L, 1; 
Short Hair vs. Long Hair), S (S, S; White 
Spotting vs. Non-white Spotting), W (W, w; 
Dominant White vs. Normal Colour), C (C, 
cS; Full Colour vs. Siamese), M (M, m; Manx 
vs. Normal Tail). La herencia de esos facto- 
res es mendeliana y tienen penetrancia com- 
pleta o casi completa (ROBINSON, 1977; 
WRIGHT & WALTERS, 1982). Debido a que el 
sexo de todos los animales no pudo ser deter- 
minado, se utilizó el método de máxima vero- 
similitud de ROBINSON & SILSON (1969) y 
ROBINSON (1972) asumiendo una proporción 
de sexos de 1 : 1, para determinar la frecuencia 
del alelo O (Orange): 
p(0)=(2a+b)/2N 
siendo: a el número de fenotipos orange (010 
y O/-), b el número de fenotipos tortoiseshell 
(O/+)y N el tamaño muestra1 total para este 
locus. El error estándar para la estima de 
p(0) se ha calculado mediante la expresión 
utilizada por ROBINSON & MANCHENKO 
(1981): 
d p(2-3p)/(3-4p)N 
Una parte de las muestras de L'Estartit (30 
ejemplares) y de Roses (30 ejemplares) fue 
sexada, y, mediante un test exacto de Fisher 
para tablas 2x2, se analizó la existencia de 
desviación en cuanto a la proporción de los 
sexos 1:l. No todos los gatos pudieron ser 
sexados porque en algunos casos no existía la 
suficiente cercanía entre el observador y el 
animal. En otros casos, los ejemplares eran 
inmaduros (menores de un año de edad) y los 
órganos sexuales todavía no estaban bien 
desarrollados. Se han utilizado el test G 
(SOKAL & ROHLF, 1981) y un test exacto de 
Fisher para analizar la existencia de equili- 
brio Hardy-Weinberg en el locus O. También 
se utilizó el locus S para analizar equilibrio 
Hardy-Weinberg. Los individuos manchados 
de blanco (White Spotting) entre el 10-60% 
son considerados heterocigotos (Sls) rnien- 
tras que los individuos manchados de blanco 
entre el 70-90% son considerados homocigo- 
tos (SIS) (DREUX, 1975). El test utilizado 
para constatar equilibrio Hardy-Weinberg 
para este locus es el criterio del cociente de 
verosimilitud (Likelihood Ratio Criterion; 
EVERITT, 1992). 
Las frecuencias alélicas mutantes re- 
cesivas (q) han sido calculadas mediante la 
raíz cuadrada de las frecuencias fenotípi- 
cas obtenidas y las dominantes (p) como 1-q. 
Los errores estándar de esas frecuencias 
se han calculado mediante las expresiones: 
-\J1-q2/4N y -N, para los alelos rece- 
sivos y dominantes, respectivamente. 
Los tamaños muestrales para algunos loci 
son diferentes debido a fenómenos epistáti- 
cos. Orange es epistático respecto al Agouti, 
Non-Agouti es epistático respecto al Tabby y 
Dominant White es epistático respecto a 
todas las otras coloraciones del pelaje. 
Además, algunos diagnósticos son difíciles o 
imposibles debido al alto grado de S y10 con- 
diciones de visibilidad desfavorables. 
Para la mayoría de los análisis efectuados, 
se han utilizado las frecuencias alélicas de 
siete loci (O, A, T, D, L, S, W). M y C no se 
han incluido en esos análisis porque se 
encuentran raramente por encima de niveles 
de traza o son caracteres exóticos. 
En este estudio, se han utilizado dos gru- 
pos de poblaciones europeas para comparar 
sus perfiles genéticos con los estudiados. Un 
primer grupo consta de 14 poblaciones. 
Cataluña y Baleares: GIR. Girona; RO-EST. 
Roses-L'Estartit; BAR. Barcelona; CIU. 
Ciudadela; PMA. Palma de Mallorca. Italia: 
RIM. Rimini; VEN. Venecia; ROM. Roma. 
Francia: PAR. París; MAR. Marsella; BUR. 
Burdeos. Gran Bretaña: LON. Londres; BRI. 
Bristol; GLA. Glasgow. El segundo grupo de 
poblaciones está constituido por 47 localida- 
des (que incluyen las 14 anterior más otras 33 
poblaciones). Cataluña y Baleares: GRA. 
Granollers; SIT. Sitges; CUR. Castelldefels 
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urbano; VIL. Vilanova i la Geltrú; GAV. 
Gavh rural; TAR. Tarragona; IBZ. Ibiza; 
MAH. Mahón; VILC. Villacarlos; MER-AL. 
Mercadal & Alayor. Italia: SREM. San 
Remo; RIC. Riccione; BOR. Bordighera. 
Francia: CRO. Croissete; ROI. Roiffieux; 
SJUS. St. Just; MAY. Mayenne; TOU. 
Tours; LEC. Le Cailar; AIM. Aimarques; 
LYO. Lyon; CHAM. Chamonix; CAR. 
Carnac; CHE. Cher; SAN. Sancergues; NIZ. 
Niza; ARL. Arles. Gran Bretaña: SGAL. Sur 
de Gales; LIV. Liverpool; CAM. Cambridge; 
EDIM. Edimburgo; NWC. Newcastle. 
Irlanda: DUB. Dublín. 
La utilización de estos dos grupos de 
poblaciones se ha realizado porque éste es un 
criterio para analizar si una clasificación 
puede considerarse estable. Si ésta lo es su 
topología no debería ser alterada cuando son 
incluidos nuevos OTUs son incluidos y10 
cuando lo son nuevas variables (SOKAL et al., 
1984). 
Heterogeneidad genética 
Nivel microgeográfico 
Se han calculado estadísticos de diversi- 
dad génica de NEI (1973, 1975) para es- 
tablecer las posibles diferencias entre las 
tres poblaciones muestreadas en Cataluña: 
H, (dive:sidad génica en !a población total; 
H, = 1 - C pk2, donde pk =Cw, p, y s y r son el 
númeroK'de subpoblacion&s y el número de 
alelos por locus, respectivamente, p,, la fre- 
cuencia del alelo k en la subpoblación i y wi 
el factor de ponderación de cada subpobla- 
ción. En el caso de únicamente dos alelos por 
locus, H, = 2 p (1-p), ver NEI, 1973, 1977), H, 
(diversidad génica promedio dentro des las 
poblaciones; H, = 1- C pk, dónde p, = C wi 
p2,), D,, (diversidadKgénica promedio entre 
poblaciones; D,, = H, - H, ) y Dm (diversidad 
génica intrapoblacional absoluta; Dm = sD,, / 
(S-1), siendo s el número de subpoblaciones 
consideradas). Adicionalmente, se ha calcu- 
lado el estadístico F,,' (WRIGHT, 1951, 1965) 
(correlación entre gametos cogidos al azar 
dentro de una subpoblación respecto a los 
gametos dentro de la población total), en este 
caso utilizado como coeficiente de diferen- 
ciación subpoblacional y corregido por error 
muestral (Fst7=FS, -1/2N, siendo F,, = Var p / 
- p (1-p), dónde p es la media y Var p es la 
varianza de las frecuencias alélicas entre 
poblaciones) (WORKMAN & NISWANDER, 
1970). Todas las medias y varianzas son pon- 
deradas por los t?maños muestrales obteni- 
dos, esto es, p = C (Ni / N) p, y Var p = C (N, 
/ N) (pi - p)2, ddnde Ni y pi son el ta&año 
muestral y la frecuencia p de la subpoblación 
i). A partir de F,,' se ha calculado la heteroge- 
neidad genética entre los pares de compara- 
ciones que se han realizado de las tres 
muestras catalanas aquí reportadas, ya que, 
X2'= 2Nt F,,' (k-1) con (k-1) (S-1) grados de 
libertad, dónde, N, es el tamaño total de la 
muestra para un locus determinado, s es el 
número de poblaciones estudiadas y k el 
número de alelos por locus. Igualmente, el 
estadístico F,,' puede servir para obtener esti- 
mas teóricas del flujo génico asumiendo un 
modelo isla infinito (Nm = [(l/F,,) - 1114; 
WRIGHT, 1951, 1978), o, un modelo isla n- 
dimensional (Nm = [(l/F,,) - 1]/4[n/(n-1)]2 
dónde n es el número de poblaciones analiza- 
das; TAKAHATA, 1983; CROW & AOKI, 1984). 
Nivel macrogeográfico 
Utilizando un conjunto de 14 poblaciones 
europeas (incluyendo Girona y Roses- 
L'Estartit), se ha obtenido el estadístico F,, de 
Wright. Las estimaciones han sido corregidas 
para error muestral mediante la expresión 
q(1-q)/2N siendo q la frecuencia alélica estu- 
diada y N el número de individuos (WRIGHT, 
1978). Para probar la heterogeneidad genéti- 
ca de estas poblaciones, se ha utilizado el 
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mismo método que en el caso anterior. Para 
estudiar si cada uno de los loci analizados 
aporta la misma cantidad de heterogeneidad, 
se ha utilizado un test F de Fisher-Snedecor 
(KAJON et al., 1992). La estimación teórica 
del flujo génico se ha llevado a cabo con los 
modelos presentados en la sección anterior. 
Distancias genéticas 
Se han utilizado dos distancias genéticas para 
analizar la relación entre las poblaciones: la 
distancia de Nei (NEI, 1972, 1978) y la dis- 
tancia de la cuerda de Cavalli-Sforza & 
Edwards (CAVALLI-SFORZA & EDWARDS, 
1967). La elección de estas dos distancias 
está motivada por la conclusiones obtenidas 
por NEI et al., (1983). 
Fenogramas y cladogramas 
Con estas dos distancias genéticas se han ela- 
borado diferentes clases de dendrogramas 
para explicar las relaciones genéticas entre 
las poblaciones estudiadas (Girona y Roses- 
L'Estartit) y, en un caso, otras 12 poblaciones 
europeas, y, en otro, otras 45 poblaciones 
europeas. Para generar los diferentes análisis 
fenéticos, se han utilizado los algoritmos 
UPGMA (Unweighted pair-group method), 
SINGLE (Single-linkage clustering) y COM- 
PLETE (Complete-link method) (SNEATH & 
SOKAL, 1973). En este estudio se muestran 
los dendrogramas UPGMA con las distancias 
de Nei y de la cuerda de Cavalli-Sforza & 
Edwards para un conjunto de 14 poblaciones, 
y el dendrograma UPGMA con la distancia 
de Nei para un conjunto de 47 poblaciones 
europeas. 
Para generar los cladogramas, se han uti- 
lizado dos métodos diferentes: el método 
"neighbour-joining" desarrollado por SAITOU 
& NEI (1987) y el método de Wagner 
(FARRIS, 1972). Ambos métodos presentan 
árboles sin raíz de origen. Por ello, se ha uti- 
lizado el método del "midpoint rooting" 
(FARRIS, 1972) para darles una dirección. En 
este trabajo se presentan los dendrogramas 
obtenidos con el método "neighbour-join- 
ing" para la distancia de Nei con 14 y 47 
poblaciones, y con el método de Wagner 
para la distancia de la cuerda de Cavalli- 
Sforza & Edwards con 14 poblaciones. Para 
la mayoría de esos dendrogramas, se han 
obtenido estadísticos de bondad de ajuste 
para analizar las diferencias existentes entre 
las matrices de distancias genéticas origina- 
les (input) y las matrices de distancias patrís- 
ticas (output). Los estadísticos de bondad de 
ajuste obtenidos son: el coeficiente de corre- 
lación cofenética (SNEATH & SOKAL, 1973), 
la F de FARRIS (1972), la F de PRAGER & 
WILSON (1976) y la desviación estándar de 
FITCH & MARGOLIASH (1967). Es sumamente 
importante, para establecer una clasificación 
consistente, el aplicar una serie de técnicas 
estadísticas a los dendrogramas obtenidos. 
Una primera forma de hacerlo es introducir 
más OTUs y observar si se siguen mantenien- 
do las relaciones que se habían observado 
con anterioridad (SOKAL et al, 1984). Una 
segunda posibilidad es la obtención de árbo- 
les consenso. Se ha aplicado la técnica del 
consenso estricto ("Strict Consensus"; 
ROHLF, 1982). También se cuantificaron una 
serie de índices que permiten establecer el 
grado de similitud entre los dendrogramas 
que configuran el árbol consenso. Estos índi- 
ces son: el índice de Colles (I,), el índice de 
Mickevich (1,) (MICKEVICH, 1980) y el índice 
de Schuh & Farris (I,,) (SCHUH & FARRIS, 
1981). Los árboles consenso mostrados en 
este estudio son los siguientes: árbol consen- 
so estricto utilizando simultáneamente los 
algoritmos UPGMA, SINGLE, y COMPLE- 
TE con las distancias de Nei y de Cavalli- 
RUIZ-GARC~A et al. 
Sforza & Edwards para 14 y 47 poblaciones, 
respectivamente. Un tercer método para 
establecer la realidad de los dendrogramas 
construidos es evaluar los errores estándar en 
cada punto de bifurcación de las ramas de un 
árbol. Para ello se construye un árbol 
UPGMA con la distancia de Nei (NEI, 1978) 
y se calculan los errores estándar (SE) provi- 
nientes de una estimación máxima de la 
varianza en esos puntos de bifurcación con el 
método de NEI et al. (1985). Este método 
permite observar si el error estándar en el 
punto de bifurcación es mayor o no que la 
longitud de las ramas que componen el árbol, 
y, analizar, así, la estabilidad de la clasifica- 
ción propuesta. Sin embargo, este método 
para obtener la varianza puede sobrestimarla 
seriamente. 
Análisis canónico de poblaciones 
Éste es un método de representación de gru- 
pos a lo largo de ejes con máximo poder de 
discriminación (ejes canónicos) utilizando la 
distancia de Mahalanobis. Este análisis se 
basa en dos hipótesis: 1. Existe homogenei- 
dad entre todas las matrices de covarianzas 
correspondientes a los grupos de poblaciones 
(se puede utilizar un test de razón de verosi- 
militud); 2. Las medias de los k grupos son 
significativamente diferentes. Para contrastar 
esta hipótesis, hemos utilizado la razón 
lamda de Wilks (1) y el valor asociado de F 
de Fisher-Snedecor mediante la aproxima- 
ción asintótica de RAO (1951). A continua- 
ción se ha realizado una transformación 
canónica y se han hallado los valores propios 
y la significación de los primeros ejes canóni- 
cos mediante el test de Bartlett. Igualmente, 
se presenta la estructuración factorial de las 
variables canónicas, la representación canó- 
nica y los radios de las regiones de confianza 
(para un nivel del 90%). Los radios vienen 
dados por la expresión RED?", dónde R,2 = FE 
(N-k) n/ (N-k-n+l), siendo F tal que P(F>F,) 
= 1-E para la distribución de Fisher-Snedecor 
con n y N-k-n+l grados de libertad (siendo N 
el número de poblaciones total, k el número 
de grupos de poblaciones y n el número de 
variables) (CUADRAS, 1991). En este análisis 
se han utilizado cinco grupos de poblaciones: 
un grupo constituido por Girona y Roses- 
L'Estartit; un grupo constituido por 13 pobla- 
ciones catalanas y baleares; un grupo 
constituido por seis poblaciones italianas; un 
grupo constituido por 17 poblaciones france- 
sas y un grupo constituido por nueve pobla- 
ciones británicas. Este análisis permite 
observar cual es la posición de esas dos 
poblaciones catalanas respecto a las restantes 
poblaciones consideradas. 
Análisis de coordenadas principales 
Utilizando la matriz de distancia genética de 
Nei, se ha generado un análisis de coordena- 
das principales con 47 poblaciones. Se ha 
empleado el  procedimiento de GOWER 
(1966). Para observar la probable distorsión 
local generada por el proceso de reducción 
dimensional, se ha superimpuesto una matriz 
gráfica "Minimum spanning tree" (GOWER & 
Ross, 1969; ROHLF, 1970). 
Test de Mantel y regresiones entre las distan- 
cias genéticas y la distancia geográfica de 
Spuhler para 14 poblaciones europeas 
Para estudiar la posible relación existente 
entre las matrices de distancias genéticas de 
NEI (1972) y de CAVALLI-SFORZA & 
EDWARDS (1967) con las matrices de las dis- 
tancias geográficas correspondientes, se ha 
utilizado el test de MANTEL (1967). Dicho 
test ha sido normalizado utilizando la técnica 
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de SMOUSE et al., (1986), lo cual transforma 
este estadístico en un coeficiente de correla- 
ción. La distancia geográfica utilizada es la 
distancia del gran círculo o de SPUHLER 
(1972), cuya expresión es 
D = arcos [ cos X,, . cos Xti, + sin X(;, . sin Xti, 
. COS I Y,,) . Y,)I] 
dónde X(,, e Y,, son, respectivamente, la lati- 
tud y la longitud de la población nth. Se han 
utilizado modelos lineales, logarítmicos, 
exponenciales y potenciales. La significación 
de las correlaciones obtenidas ha sido obteni- 
do mediante una simulación de Monte Carlo 
(con 2.000 permutaciones al azar) y con un 
test t de Mantel aproximado. También, se han 
obtenido las ecuaciones de regresión para ese 
conjunto de poblaciones entre las distancias 
genéticas y las distancias geográficas de 
Sphuler, al igual, que las ecuaciones de regre- 
sión y los coeficientes de correlación parcia- 
les entre las distancias genéticas de Girona y 
Girona-Roses-L'Estartit y las demás pobla- 
ciones estudiadas con las distancias geográfi- 
cas de separación. 
RESULTADOS 
Equilibrio Hardy-Weinberg y frecuencias 
génicas 
Tanto el test exacto de Fisher, como el test G 
aplicados al locus O en las localidades estu- 
diadas no mostraron desviación entre las fre- 
cuencias observadas y las esperadas respecto 
al equilibrio Hardy-Weinberg. Tampoco se 
observó ninguna desviación en el locus S uti- 
lizando el criterio del cociente de verosimili- 
tud. Se puede concluir que para esos loci, 
esas poblaciones están en equilibrio Hardy- 
Weinberg (tablas 1, 2). Una parte de las 
muestras de Roses (30 individuos) y de 
L'Estartit (30 individuos) fue sexada. En nin- 
guna de ellas existe desviación respecto a una 
proporción de sexos de 1:l (test exacto de 
Fisher: L'Estartit, P = 0,681; Roses, P = 
1,000). 
En la tabla 3 se muestran las frecuencias 
fenotípicas, las frecuencias alélicas y los 
errores estándar para Girona y Roses- 
L'Estartit. 
Heterogeneidad genética 
Nivel microgeográfico 
En la tabla 4, se puede observar el análisis de 
diversidad génica de NEI (1973) aplicado a 
los pares de comparaciones Girona-Roses- 
L'Estartit, Girona-Roses y Girona-L'Estartit. 
El análisis de diversidad génica entre Girona- 
Roses-L'Estartit muestra dos alelos que 
introducen heterogeneidad genética signifi- 
cativa (a, F,,' = 0,02473, X2' = 9,89, 1 gdl, P < 
0,005; d, F,,' = 0,0498, X2' = 22,711, 1 gdl, P 
< 0,001). Para el conjunto total de los siete 
genes estudiados se encuentra heterogenei- 
dad genética significativa (F,,' = 0,01064 I 
0,009, C X2' = 32,604,7 gdl, P < 0,001), aun- 
que relativamente muy pequeña. El 98,94% 
de la diversidad génica global está contenida 
en cualquiera de las dos poblaciones. Las 
estimas de flujo génico teórico son elevadas 
(Nm entre 6 y 25 gatos inmigrantes por gene- 
ración, dependiendo del modelo utilizado). 
El análisis de diversidad génica entre Girona- 
Roses pone de manifiesto que existen dife- 
rencias significativas entre esas dos 
poblaciones en lo que respecta a tres alelos 
(a, F,,' = 0,0455, X2' = 14,75, 1 gdl, P < 0,001; 
tb,F,,' =0,0481,Xz'=9,9, 1 gdl,P<O,OOl;d, 
F,,' = 0,0327, X2' = 12,26, 1 gdl, P < 0,001). 
También existe heterogeneidad global (F,,' = 
0,01806 1+ 0,01151, X2' = 36,92, 7 gdl, P < 
0,001) aunque relativamente pequeña. El 
98,19% de la diversidad génica global está 
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Tabla 1. Análisis Hardy-Weinberg aplicado al locus O utilizando el test exacto de Fisher y un test G. 
Hardy-Weinberg equilibriurn applied at the O locus using a Fisher's exact test anda G test 
Localidad G Fisher 010 &O/- O/+ +/+ & +/- 
Girona 0,048 n.s. P = 0,999 observado 
esperado 
L'Estartit 0,383 n.s. P = 0,999 observado 
esperado 
Roses 0,876 n.s. P = 0,925 observado 
esperado 
Roses-L'Estartit 1,569 n.s. P = 0,875 observado 
esperado 
Tabla 2. Análisis Hardy-Weinberg aplicado al locus S utilizando el criterio del cociente de verosimilitud: SS. 
Ejemplares manchados de blanco entre un 10 y un 60% de superficie del cuerpo; SS. Ejemplares manchados 
de blanco entre un 70 y un 90% del cuerpo; SS. Ejemplares no manchados de blanco. 
Hardy-Weinberg analysis applied at the S locus using the criterion ratio likelihood: SS. lndividuals with 
wkite spotting in 10-60%; SS. Individuals with white spotting in 70.90%; ss.Individuals no-white spotting. 
Localidad CL2 SS SS SS 
--  - - - - -- - 
Girona 0,1028 n.s. observado 71 57 13 
esperado 70,219 58,568 12,212 
Roses-L'Estartit 0,0945 n.s. observado 43 40 8 
esperado 43,614 38,769 8,616 
contenida en cualquiera de las dos poblacio- 
nes comparadas. El flujo génico teórico es 
inferior al caso anterior, pero es, también, 
relativamente elevado (Nm = 3-14). En la 
comparación entre Girona-L'Estartit se 
observa que únicamente un alelo presenta 
heterogeneidad (d, Fs,' = 0,02787, 2 X2' = 
9,92, 1 gdl, P < 0,001). El conjunto global de 
genes estudiados no difirió con significación 
estadística (F,,' = 0,0054 i 0,0052, C X2' = 
13,56,7 gdl, 0,10 > P > 0,05). El flujo génico 
teórico es muy elevado (Nm = 10-46). Se 
observa, pues, que existe mayor relación 
genética entre la población de Girona y 
L'Estartit, que entre las poblaciones de 
Girona y Roses. 
Nivel macrogeográfico 
Los siete alelos estudiados muestran, utili- 
zando 14 poblaciones europeas, heterogenei- 
dad genética significativa (ver tabla 5). El 
valor medio global ( F,, = 0,069, C X2' = 
5468,426, 91 gdl, P < 0,000001) es altamen- 
te significativo. Sin embargo, de forma relati- 
va, esa F,, no es extraordinariamente elevada 
al ser comparada con las observadas en otros 
organismos, incluso, en extensiones geográ- 
ficas mucho menos considerables. De hecho, 
Tabla 3.  Frecuencias fenotípicas, frecuencias alélicas y desviaciones estándar de las muestras de gatos estu- 
diadas en las poblaciones de Girona y Roses-L'Estartit. 
Phenotipic frequencies, mutant allele,frequencies and standard errors of the cat samples in Girona and 
Roses-L'Estartit populations 
Locus Genotipo Girona Roses-L'Estartit 
Orange (O) 
Agouti (A) 
Tabby (T) 
Dilution (D) 
Long Hair (L) 
White Spotting (S) 
Dominant White (W) 
Siamese (C) 
Manx (M) 
Al? 
ala 
S/S 
S/S & Sls 
en promedio, el 93,1% de la diversidad géni- 
ca total, encontrada en el conjunto global de 
esas 14 poblaciones europeas, puede ser 
observada en cada una de ellas. El flujo géni- 
co teórico global (Nm - 3) es relativamente 
importante. 
Otro aspecto notable que se puede obser- 
var en estos resultados es que la cantidad de 
heterogeneidad genética introducida por cada 
uno de los genes estudiados es muy diferente. 
Los valores F,, más pequeños corresponden a 
W (F,, = 0,003) y a S (F,, = 0,010), y, el más 
elevado corresponde a tb (F,, = 0,211). Los 
tests F de Fisher-Snedecor ponen en eviden- 
cia la existencia de una fuerte heterogenei- 
dad, en cuanto a la heterogeneidad genética 
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Tabla 4. Análisis de diversidad génica y heterogeneidad entre las muestras de gatos de Girona vs. Roses- 
L'Estartit, Girona vs. Roses y Girona vs. L'Estartit. * p < 0,Ol. 
Analysis of genic diversity and heterogeneity between the cat sarnples of Girona vs. Roses-L'Estartit, 
Girona vs. Roses and Girona vs. LJEstartit.* p c 0.01 
Locus H t Hs ''S, Fst' X2' df Dm Nm Nm 
Girona-Roses-L'Estartit 
O 0,3256 0,3252 0,0004 
a 0,3994 0,3885 0,0108 
tb 0,3622 0,3620 0,0001 
d 0,1346 0,1276 0,0070 
1 0,2500 0,2500 0,0000 
S 0,4192 0,4190 0,0002 
W 0,0043 0,0042 0,0000 
VM 0,2707 0,2681 0,0027 
10,0763 10,0761 +0,0022 
Flujo génico con valores medios (VM): 
Girona-Roses 
O 0,3489 0,3484 0,0004 
a 0,4015 0,3820 0,0195 
t h 0,3202 0,3032 0,0169 
d 0,1613 0,1556 0,0057 
1 0,2469 0,2469 0,0000 
S 0,4157 0,4156 0,0001 
W 0,0052 0,0052 0,0000 
VM 0,2714 0,2653 0,0061 
10,0735 +0,0720 10,0043 
Flujo génico con valores medios (VM): 
Girona-L'Estartit 
O 0,3106 0,3066 
a 0,4354 0,4342 
tb 0,3805 0,3791 
d 0,1687 0,1635 
1 0,2518 0,2518 
S 0,4175 0,4172 
W 0,0054 0,0054 
VM 0,2815 0,2797 
10,0771 +0,0771 
Flujo génico con valores medios(VM): 
introducida por cada locus: O introduce más 10,95, P < 0,001); tb introduce más heteroge- 
heterogenidad que a (F[,3,,31 = 3,5 1, P < 0,05), neidad que O (F[,3,,31 = 5,62, P < 0,005), a 
S (F[13,,31 = 3,949 P < 0,02) Y W (F[13,j31 = (FI,3,131 = 1972, P < 0,001), d (F,,3,131 = 10,42, 
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Tabla 5. Análisis de heterogeneidad génica (estadístico F,, de Wright) y flujo génico con Nm = flujo génico 
en un modelo isla-infinito de WRIGHT (1951) y Nm = flujo génico para un modelo isla n-dimensional de 
TAKAHATA (1983) aplicado a 14 poblaciones europeas de gatos analizadas. " P c 0,001. 
Analysis of genic heterogeneity (Wright's F,, statistic) and geneflow with Nm = gene flow for un infini- 
te island model of WRIGHT (1951) and Nm = gene jlow for a n-dimensional island model ~ ~ ' T A K A H A T A  
(1983) applied to the macrogeographical study of 14 European catpopulations analyzed. * P < 0.001. 
Locus Fst X2 d f P Nm N m a  
O 0,022 577,895" 13 0,00000 11,ll 9,58 
a 0,017 164,630" 13 0,00000 14,46 12,46 
t , 0,211 3246,278" 13 0,00000 0,93 0,81 
d 0,052 311,652" 13 0,00000 4,56 3,93 
1 0,055 968,421" 13 0,00000 4,29 3,70 
S 0,010 146,756''; 13 0,00000 24,75 21,34 
W 0,003 52,795" 13 0,00000 83,08 71,64 
VM 0,069 5468,426'' 9 1 0,00000 - - 
Valores medios directos del flujo génico (VM): Nm = 3,73 N m a  = 2,91 
P < 0,001), 1 (F,,,,,,, = 3,35, P < 0,05), S pan juntas. Un hecho constante en muchas 
(F~13,131 = 22,12, P < 0,001) y W (F~,,,,,, = otras clasificaciones es la relación de pareci- 
61,49, P < 0,001); d introduce más heteroge- do genético entre las poblaciones de Palma 
neidad que W (F,,,,,,, = 5,90, P < 0,005) y 1 de Mallorca y Rimini (Italia). Los estadísti- 
introduce más heterogeneidad que a (F,,,,,,, = cos de bondad de ajuste presentados por este 
5,58, P < 0,005), S (F,,,,,,, = 6,60, P < 0,002) fenograma son F de Farris = 1,154, F de 
y W (F ,,,,, ,= 18,34, P < 0,001). Prager & Wilson = 33,754, porcentaje de des- 
viación estándar de Fitch & Margoliash = 
77,894, coeficiente de correlación cofenética, 
Fenogramas y cladogramas r = 0,788. El fenograma UPGMA con la dis- 
tancia de Cavalli-Sforza & Edwards muestra 
Con 14 poblaciones una diferencia fundamental con el anterior. 
Los fenogramas correspondientes al algorit- Roses-L7Estartit es la primera población que 
mo UPGMA con las distancias de Nei y de se separa del resto. En el restante fenograma, 
Cavalli-Sforza & Edwards, respectivamente, se observan dos agrupaciones, una que reúne 
y el árbol consenso estricto utilizando los a todas las poblaciones catalanas, baleares e 
algoritmos UPGMA, SINGLE y COMPLE- italianas y otra que reúne a todas las pobla- 
TE con las distancias genéticas de Nei y de ciones francesas e inglesas. En esta primera 
Cavalli-Sforza & Edwards pueden verse en la agrupación, Barcelona y Girona quedan jun- 
figura 1. El fenograma UPGMA con la dis- tos, mientras que Palma de Mallorca queda 
tancia de Nei muestra dos grandes agrupacio- agrupada con las tres poblaciones italianas. 
nes. Una que agrupa a todas las poblaciones Las poblaciones francesas e inglesas mantie- 
catalanas, baleares e italianas, y, otro que nen el mismo tipo de relación entre ellas que 
agrupa a todas las poblaciones francesas e en el caso anterior. Sin embargo, el fenogra- 
inglesas. Girona y Roses-L'Estartit se agru- ma UPGMA con la distancia de Cavalli- 
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Sforza & Edwards es el que ofrece mejores 
estadísticos de bondad de ajuste [e.g: coefi- 
ciente de correlación cofenética para la dis- 
tancia de Cavalli-Sforza & Edwards, r = 
0,856 (buen ajuste entre la matriz de distan- 
cias genéticas y la matriz de distancias patrís- 
ticas), mientras que para la distancia de Nei, 
r = 0,788 (ajuste mediano)] Los otros esta- 
dísticos de bondad de ajuste para este dendro- 
grama son F de Farris = 1,636, F de Prager & 
Wilson = 16,264 y porcentaje de desviación 
estándar de Fitch & Margoliash = 24,576. 
Las agrupaciones que permanecen idénticas, 
después de confrontar seis dendrogramas 
diferentes utilizando tres algoritmos y dos 
distancias genéticas diferentes mediante un 
árbol consenso estricto, son las correspon- 
dientes a Barcelona y Ciudadela, a Palma de 
Mallorca y Rimini, y, a todo el cluster com- 
pleto que abarca a las poblaciones francesas e 
inglesas. Esto último significa que las pobla- 
ciones francesas e inglesas mantienen unas 
relaciones genéticas mucho más constantes y 
estructuradas que las que se observan entre 
las poblaciones catalanas, baleares e italia- 
nas. Para este árbol consenso estricto, 1, = 
0,58333, 1, = 0,30952 y I,, = 25. En la figura 
2, se observan los siguientes cladogramas: 1. 
El cladograma "neighbour-joining" con la dis- 
tancia de Nei delimita claramente dos agru- 
paciones. Por un lado, todas las poblaciones 
catalanas, baleares e italianas (en esta agru- 
pación, las poblaciones de Girona y Roses- 
L'Estartit permanecen juntas) y,  por otro, 
todas las poblaciones francesas e inglesas. 
Se repite, pues, lo observado en otros aná- 
lisis. El coeficiente de correlación cofenética, 
r = 0,618 (t = 5,659, P = 0,000, simulación 
de Monte Carlo con 2.000 permutaciones, 
P = 0,0005, una cola), sin embargo, ofrece un 
valor de ajuste mucho más pobre que en los 
fenogramas anteriores. 2. El árbol consenso 
estricto con el "neighbour-joining" y con la 
distancia de Nei y de Cavalli-Sforza & 
Edwards muestra tres agrupaciones diferen- 
tes; un grupo donde quedan ubicadas Girona, 
Roses-L'Estartit, Barcelona y Ciudadela (tres 
poblaciones catalanas y una balear); un 
segundo grupo formado por todas las pobla- 
ciones francesas e inglesas; un tercer grupo 
de poblaciones formado por Palma de 
Mallorca y las tres poblaciones italianas. En 
este caso, estas cuatro poblaciones son las 
que no coinciden en su clusterización en fun- 
ción de que hayamos utilizado una u otra dis- 
tancia. 1, = 0,66667, Im= 0,5000 y I,, = 45. 3. 
El cladograma con el procedimiento de 
Wagner muestra dos grandes agrupaciones: 
por un lado, las tres poblaciones catalanas y 
la población balear de Ciudadela; por el otro, 
las restantes poblaciones (Palma de Mallorca 
y las poblaciones italianas, francesas e ingle- 
sas); la población de Venecia ocupa una posi- 
ción intermedia entre ambas agrupaciones. 
Este análisis es el que muestra unos estadís- 
ticos de bondad de ajuste mejores. Por ejem- 
plo, el coeficiente de correlación cofenética 
(r = 0,960) muestra un ajuste excelente, muy 
superior al de los restantes análisis. Los 
restantes estadísticos de bondad de ajuste 
son F de Farris = 1,249, F de Prager & 
Wilson = 12,414 y porcentaje de desviación 
estándar de Fitch & Margoliash = 18,444. 
La veracidad del fenograma UPGMA con 
la distancia de NEI (1978) ha sido evaluada 
obteniendo los errores estándar en todos los 
puntos de bifurcación de las ramas de este 
árbol, utilizando el método de NEI et al. 
(1985) (fig. 1). Los resultados obtenidos 
muestran que los errores estándar en todos 
los puntos de bifurcación son mayores que la 
longitud de las ramas. Esto significa que 
cualquier población podría establecer rela- 
ción con cualquier otra. Sin embargo, este 
método ofrece las varianzas máximas, y éstas 
podrían no ser ciertas. Otros métodos más 
precisos (como el jacknife de MUELLER & 
AYALA, 1982) podrían ofrecer errores están- 
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Fig. 1. Análisis fenéticos de 14 poblaciones de gatos europeos, incluidas las poblaciones estudiadas de Girona y 
Roses-L'Estartit: A. Anáiisis fenético UPGMA con la distancia de Nei; R. Análisis fenético UPGMA con la dis- 
tancia de la cuerda de Cavalli-Sforza & Edwards; C. Árbol consenso estricto habiendo utilizado 10s algoritmos 
UPGMA, SING1,E y COMPLETE con las distancias genéticas de Nei y Cavalli-Sforza & Edwards; D. Análisis 
fenético UPGMA con la distancia de Nei con las desviaciones estándar superimpuestas en 10s nódulos de bifur- 
cación con el método de las varianzas mhimas de NEI et al. (1985). (Para abreviaturas ver Material y Métodos). 
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Phenetic analyses of 14 European cat populations including those of Girona and Roses-L'Estartit: A. 
UPGMA phenetic analysis with the Nei genetic distance; B. UPGMA phenetic analysis with de Cavalli- 
Sforza & Edwards genetic distance; C. Strict consensus tree using the UPGMA, SINGLE and COMPLETE 
algorithms with the Nei and Cavalli-Sforza & Edwards genetic distances; D. UPGMA phenetic analysis 
with the Nei genetic distance with the standard deviations superimposed in the bifurcation nodules with the 
nzethod of maximum variances of NEI et al. (1985). (For abbreviations see Material and Methods). 
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dar más pequeños. No obstante, el hecho de 
haber utilizado diferentes algoritmos y dis- 
tancias genéticas, y haber obtenido una clasi- 
ficación similar, pone de manifiesto la 
estabilidad de la misma. Resulta evidente que 
las poblaciones catalanas aquí reportadas 
(Girona y Roses-L'Estartit) están mucho más 
próximas a otras poblaciones catalanas y 
baleares que a las poblaciones francesas. 
Con 47 poblaciones 
Otra forma de analizar la estabilidad de una 
clasificación es la inclusión de nuevos OTUs. 
En la figura 3, se muestra un fenograma 
UPGMA con la distancia de Nei y un árbol 
consenso estricto habiendo utilizado los algo- 
ritmos UPGMA, SINGLE y COMPLETE y 
las distancias genéticas de Nei y de Cavalli- 
Sforza & Edwards. El fenograma UPGMA 
con la distancia de Nei repite, aproximada- 
mente, lo observado en el caso anterior con 
14 poblaciones. Se observan dos grandes 
agrupaciones. Una que agrupa a todas las 
poblaciones catalanas, baleares e italianas 
(con la excepción de Bordighera) y con la 
inclusión de una única población francesa 
(Croissete), y otra, que agrupa a todas las 
poblaciones francesas (excepto la citada), y a 
todas las poblaciones inglesas, más la pobla- 
ción italiana de Bordighera. Esta última está 
situada muy próxima a la frontera con 
Francia, por lo que no debería extrañar su 
inclusión en esta agrupación. En el primer 
gran cluster existen otras dos agrupaciones. 
Una de ellas, engloba a todas las poblaciones 
catalanas y baleares (con la excepción de 
Palma de Mallorca), y, la otra, a todas las 
poblaciones italianas más esta última (hecho 
ya observado por RUIZ-GARCÍA, 1990c) y 
más la población francesa de Croissete. La 
segunda gran agrupación se divide en otras 
dos. Una de ellas contiene a todas las pobla- 
ciones francesas (más la población italiana 
de Bordighera) y la otra, a todas las poblacio- 
nes británicas. El coeficiente de correlación 
cofenética, aunque altamente significativo 
(t = 19,491, simulación de Monte Carlo, con 
2.000 permutaciones, P = 0,0005), refleja un 
ajuste más bien pobre (r = 0,6835) e, in- 
ferior, al caso de 14 poblaciones. En el caso 
del árbol consenso estricto, se observa que 
la similitud de los seis dendrogramas uti- 
lizados es mucho menor que en el caso del 
árbol consenso estricto utilizando 14 pobla- 
ciones (índice de Colles: I,,, = 0,2222 vs. 
I,,, = 0,5833; índice de Mickevich: 
I,,, = 0,0189 vs. I,,, = 0,30952; índice de 
Schuh & Farris: I,,, = 10 vs. 1 ,,,, = 25). Esos 
coeficientes tan bajos, en el caso de 47 pobla- 
ciones, muestra la fuerte disimilitud entre los 
diferentes dendrogramas. Es decir, hay poco 
consenso entre esos árboles. Es lógico pen- 
sar que al aumentar el número de OTUs, 
aumenta la diversidad de relaciones. Solo se 
conservan algunas agrupaciones con única- 
mente dos poblaciones. Eso significa que 
esas relaciones entre esos pares de poblacio- 
nes es muy consistente. 
Con el método "neighbour-joining" apli- 
cado a 47 poblaciones (fig. 4), se observan 
algunas relaciones diferentes. Existen dos 
grandes agrupaciones. Una de ellas, engloba 
Fig. 2. Análisis cladogenético de 14 poblaciones europeas de gatos: A. Árbol cladogenético con el método 
"neighbor-joining" de Saitou & Nei; B. Árbol consenso estricto habiendo utilizado el método "neighbor-joi- 
ning" con las distancias de Nei y Cavalli-Sforza & Edwards; C. Cladograma con el método de Wagner con 
la distancia genética de Cavalli-Sforza & Edwards. (Para abreviaturas ver Material y Métodos). 
Cladogenetic analysis of 14 European cat populations: A. Cladogenetic tree with the "neighbor-joi- 
ning" method of Saito~c & Nei; B. Strict consensus tree uszng the "neighbor-joining" method with the Nei 
and Cavalli-Sforza & Edwards genetic distances; C. Wagner cladogram with de Cavalli-Sforza & Edwards 
genetic distance. (For abbreviations see Material and Methods). 
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Fig. 4. Análisis cladogénetico de 47 poblaciones europeas de gatos con el método "neighbor-joining" de 
Saitou & Nei con la distancia de Nei. 
Cladogenetic analysis of 47 European cat populations with the "neighbor-joining" method of Saitou & 
Nei with the Nei genetic distance. 
a la mayoría de poblaciones catalanas y bale- Estas cuatro poblaciones permanecen en la 
ares (entre ellas, Girona y Roses-L'Estartit), primera gran agrupación en otros análisis. El 
pero no a todas. En la segunda gran agrupa- resto de esta segunda gran agrupación agrupa 
ción, la primera población que diverge es a las restantes poblaciones italianas, y, a 
Venecia, seguida por Ibiza (Baleares), Sitges todas las poblaciones francesas y británicas. 
(Cataluña) y Palma de Mallorca (Baleares). A diferencia de lo que ocurre con los feno- 
Fig. 3. Análisis fenéticos de 47 poblaciones europeas de gatos, incluidas las pob?aciones estudiadas de 
Girona y Roses-L'Estartit: A. Análisis fenético UPGMA con la distancia de Nei; B. Arbol consenso estricto 
utilizando los algoritmos UPGMA, SINGLE y COMPLETE y las distancias genéticas de Nei y de Cavalli- 
Sforza & Edwards. (Para abreviaturas ver Material y Métodos). 
Phenetic analysis of 47 European cat populations inclciding those of Girona and Roses-L'Estartit: A. 
UPGMA phenetic analysis with the Nei distance; B. Strict consensus tree using the UPGMA, SINGLE and 
COMPLETE algorithms with the Nei and Cavalli-Sforza & Edwards distances. (For abbreviations see 
Material and Methods). 
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gramas UPGMA con la distancia de Nei con 
14 y 47 poblaciones, respectivamente, el 
coeficiente de correlación cofenética con 47 
poblaciones, en este caso, es muy similar al 
de 14 poblaciones (r = 0,62173, t = 8,921, 
P = 0,0000, simulación de Monte Carlo con 
2.000 permutaciones, P = 0,0005, una cola). 
Análisis Canónico de Poblaciones y de 
Coordenadas Principales 
Los resultados obtenidos mediante un análi- 
sis canónico de poblaciones pueden obser- 
varse en la tabla 6 y en la figura 5. La primera 
hipótesis de este análisis, es decir, la existen- 
cia de homogeneidad entre todas las matrices 
de covarianzas correspondientes a los grupos 
de poblaciones no se da. Sin embargo, exami- 
nando las matrices de covarianzas, se observa 
que, en muchas ocasiones, sus elementos tie- 
nen el mismo signo, lo cual, no causa una 
gran distorsión. Por otra parte, h = 0,0141 y 
F = 10,59 con 28 y 131 gdl (siendo la región 
crítica, con nivel de significación, a = 0,05, 
de 1,5624). En consecuencia, se rechaza que 
las medias representativas de los cinco gru- 
pos de poblaciones sean iguales. Es decir, los 
cinco grupos difieren significativamente. Se 
puede apreciar en la figura 5 que las dos 
poblaciones reportadas presentan, induda- 
blemente, el mayor parecido genético al 
grupo de poblaciones catalanas y baleares, 
siendo, fuertemente divergente del grupo 
francés. Los dos primeros ejes canónicos 
explican el 96,83% de la variabilidad obser- 
vada, y, la variable que se correlaciona más 
intensamente con el primer eje canónico es tb 
(r = 0,8819), lo cual coincide con el estadísti- 
co F,,. 
Un análisis de coordenadas principales 
mediante el método de Gower (GOWER, 
1966) utilizando la distancia de Nei y con un 
MST superimpuesto para 47 poblaciones 
(fig. 6), empleando dos ejes de coordenadas, 
muestra relaciones entre las poblaciones con- 
sideradas muy semejante a las observadas en 
los dendrogramas. 
Test de Mantel y ecuaciones de regresión 
Tanto utilizando modelos lineales, logarítmi- 
cos, exponenciales y potenciales, se ha obte- 
nido la existencia de una asociación 
significativa entre las distancias genéticas de 
Nei y de Cavalli-Sforza & Edwards y la dis- 
tancia geográfica de Spuhler. La distancia 
genética de Nei mantiene una mayor relación 
de dependencia con la distancia geográfica de 
Spuhler que la distancia de Cavalli-Sforza & 
Edwards. En el caso de la distancia de Nei, es 
el modelo lineal el que explica más relación 
entre la distancia genética y la distancia geo- 
gráfica. En este modelo, la distancia geográ- 
fica explica el 25,19% de la variabilidad 
genética (r = 0,50195, test de Mantel aproxi- 
mado, t = 4,191, P = 0,000; simulación de 
Monte Carlo, probabilidad de una cola, 
P = 0,0005). Con la distancia genética de 
Cavalli-Sforza & Edwards, es el modelo 
logarítmico en el que la distancia geográfica 
explica más variabilidad genética. 
Concretamente, el 13,19% (r = 0,36321, 
t = 2,765, P = 0,0025, simulación de Monte 
Carlo, P = 0,0105). Cuando analizamos la 
relación existente entre las distancias genéti- 
cas, de Girona y Girona-Roses-L'Estartit res- 
pecto a las otras poblaciones analizadas, y las 
distancias geográficas, observamos, en 
ambos casos, coeficientes de correlación más 
elevados que para el conjunto total de combi- 
naciones. Respecto a esas dos poblaciones 
existe un mayor acercamiento a un modelo de 
aislamiento por distancia (BARBUJANI, 1987). 
En esta ocasión, también, la distancia de Nei 
se correlaciona mejor con la distancia geo- 
gráfica de Spuhler que la distancia de 
Cavalli-Sforza & Edwards. En el caso de la 
distancia de Nei, es el modelo potencial, 
Tabla 6. Análisis canónico de poblaciones. 
Canonic population analysis. 
Locus Eje 1 Eje 11 Eje 111 Eje IV 
Transformación canónica 
O -1,3570 10,6600 9,5930 
a O, 1950 10,5900 6,9730 
tb 12,4300 3,4180 -1,3690 
d 3,3810 -13,3100 8,9680 
1 3,0040 3,4210 -2,0380 
S -2,2080 0,5210 6,7920 
W 26,8100 15,5100 -0,5350 
Valores propios 5 1,0000 23,0500 1,8440 
Porcentajes acumulados 66,6900 96,8300 99,2400 
Estructura factorial de las variables canónicas 
O -0,1258 0,2943 0,5824 
a 0,0120 0,3563 0,5849 
t b  0,8819 O, 1867 -0,1731 
d 0,2803 -0,5672 0,6994 
1 0,3160 0,0455 -0,0074 
S 0,0183 0,2268 0,0029 
W 0,2434 -0,0052 0,1475 
Centroide 6,7830 8,5360 9,7950 
Coordenadas canónicas respecto al centroide 
Cataluña-Baleares -3,1340 -0,4601 0,9814 
Girona-Roses-L'Estartit -3,9750 2,1360 -0,7317 
Italia 0,0760 -3,1280 -0,1738 
Francia 2,95 10 -1,2030 -0,4333 
Gran Bretaña 4,0820 2,6550 0,3575 
Radios de las regiones de confianza (para un nivel del 90%): 
Cataluña-Baleares: 1,090 Girona-Roses-L'Estartit: 2,778 
Italia: 1,604 Francia: 0,953 Gran Bretaña: 1,3 10 
donde la distancia geográfica explica la 
mayor parte de la variabilidad genética, sien- 
do el 55,83% para Girona (r = 0,74717, 
t = 3,728, 11 gdl, P < 0,Ol) y el 52,66% para 
Girona-Roses-L'Estartit (r = 0,72567, 
t = 5,058, 23 gdl, P < 0,001). En el caso de la 
distancia de Cavalli-Sforza & Edwards, es el 
modelo lineal donde la distancia geográfica 
explica la mayor parte de la variabilidad 
genética para Girona, concretamente, el 
47,56% (r = 0,6889, t = 3,152, 11 gdl, 
P < 0,Ol). Para Girona-Roses-L'Estartit es el 
modelo potencial el que explica un mejor 
ajuste: el 26,90% de la variabilidad genética 
está expresada por la distancia geográfica 
(r = 0,5186, t = 2,909, 23 gdl, P < 0,Ol). 
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Fig. 5. Análisis canónico de poblaciones. 
Canonic population analysis. 
Equilibrio Hardy-Weinberg 
Al igual que otras muchas poblaciones de 
gatos analizadas, el análisis Hardy-Weinberg 
de los loci O y S muestra un buen ajuste entre 
las proporciones esperadas y las observadas. 
Al menos para estos loci, se puede establecer 
que no existe ningún agente evolutivo neto 
que distorsione el ajuste óptimo entre las pro- 
porciones esperadas y las observadas. Como 
en otros estudios (RUIZ-GARCÍA, 1991), se 
pueden considerar las poblaciones naturales 
de gatos de Girona y de Roses-L'Estartit lo 
EJE CANONICO I 
suficientemente grandes para que la consan- 
guinidad por procesos estocásticos y10 el 
efecto Wahlund no tengan una acción efecti- 
va sobre esas poblaciones (al menos para 
esos loci). 
Heterogeneidad genética 
A nivel microgeográfico, utilizando un análi- 
sis de diversidad génica de Nei y el estadísti- 
co F,, de Wright, se observa que la población 
de Girona es mucho más similar a la pobla- 
ción de L'Estartit (difieren únicamente en el 
alelo d, y no hay heterogeneidad global) que 
a la de Roses, de la que difiere en tres alelos 
RUIZ-GARCÍA et al. 
Fig. 6. Análisis de coordenadas principales. Primera vs. tercera coordenada principal habiendo utilizado la 
distancia de Nei con un MST superimpuesto y analizando 47 poblaciones europeas de gatos. (Para abrevia- 
turas ver Material y Métodos). 
Principal coordinates analysis. First vs. third principal coordinate using the Nei genetic distance with 
a MST superimposed and studying 47 European cat populations. (For abbreviations see Material and 
Methods). 
(a, tb y d) y donde existe heterogeneidad glo- 
bal significativa. En el presente estado de la 
cuestión, se desconoce si existe una base his- 
tórica de movimientos humanos y10 comer- 
ciales más importantes, en el momento 
presente y10 pasado, entre Girona y L'Estartit 
que entre Girona y Roses. Tampoco se cono- 
ce si esta última población ha participado de 
un origen más diferencial que las otras dos, o, 
si ha sufrido una acción más importante de 
algún tipo de agente estocástico. Sin embar- 
go, y, aunque, por ejemplo, las comparacio- 
nes entre Girona y Roses-L'Estartit, o, entre 
Girona y Roses muestran heterogeneidad 
global, esos valores son relativamente muy 
pequeños. En el peor y en el mejor de los 
casos, esas poblaciones participan entre el 
98,19% y el 99,46% de la diversidad génica 
que se encuentra en cada una de ellas. Esta 
cantidad de diversidad génica es muy elevada 
y muestra una alta similitud entre esas pobla- 
ciones de gatos situadas en la provincia de 
Girona, al norte de Cataluña. Los valores F,, 
para otros organismos en distancias geográfi- 
cas similares acostumbran a resultar más ele- 
vados (WRIGHT, 1978; CHESSER, 1983; 
BARROWCLOUGH, 1983; SCRIBNER et al., 
1991). TREXLER (1988) mostró que en un 
modelo isla de WRIGHT (1931, 1943), si 
Nm > 1, el flujo génico es suficientemente 
elevado para anular las diferencias genéticas 
entre poblaciones balanceadas para deriva 
genética y flujo génico. En un modelo "step- 
ping-stone", este valor debe ser mayor que 
cuatro. En ambos modelos, un valor 
Nm < 0,5 significa que las poblaciones están 
fuertemente aisladas unas de otras. En las tres 
comparaciones de diversidad génica realiza- 
das, se han obtenido valores Nm = 6-23,3-14 
y 11-46, respectivamente. Estos valores Nm 
son notablemente superiores a Nm = 1 ó a 4. 
Sin embargo, en las dos primeras compara- 
ciones (Girona vs. Roses-L'Estartit y Girona- 
Roses), existe heterogeneidad genética 
global. SPEITH (1974) argumentó que un fuer- 
te incumplimiento de los requisitos de un 
modelo isla podría ser la causa de ese hecho. 
Quizá, la mejor explicación a esa aparente 
discrepancia teórica es la aportada por 
ALLENDORF & PHELPS (1981). Estos autores 
utilizando modelos de simulación, mostraron 
que la mejor interpretación de Nm > 1 es que 
las poblaciones comparten los mismos alelos, 
pero, no necesariamente las mismas frecuen- 
cias alélicas. Encontraron diferencias en el 
50% de los casos generados para Nm = 50, y, 
en la mayoría de las ocasiones para Nm = 10. 
A nivel macrogeográfico, se encuentra un 
valor F,, = 0,069 con alta significación es- 
tadística. Todos los siete loci mostraron he- 
terogeneidad. Sin embargo, este valor global 
es relativamente pequeño al compararlo a 
otros muchos valores F,, para otros organis- 
mos en una extensión geográfica tan impor- 
tante como es la del continente europeo. Por 
ejemplo, para Mus musculus en Europa 
(F,, = 0,159; NAVAJAS-NAVARRO & BRITTON- 
DAVIDIAN, 1989) o en América (F,, = 0,12- 
0,17; NEI, 1975), para Rattus nowegicus en 
América (F,, = 0,12-0,17; CRAMER et al., 
1988), para Lepus europaeus en Austria 
(F,, = 0,078; HARTL et al., 1993), para 
Antidorcas marsupialis en Sudáfrica 
(F,, = 0,115; BIGALKE et al., 1993), para 
Marmota marmota en Austria (F,, = 0,20; 
PRELEUTHNER & PINSKER, 1993) o para 
Capreolus capreolus en Italia (F,, = 0,115; 
LORENZINI et al., 1993), esos valores F,, 
resultan ostensiblemente superiores. Eso sig- 
nifica que existe mayor cantidad de diferen- 
ciación genética en esas especies que en el 
gato doméstico, lo que puede significar que el 
flujo génico en Felis catus puede resultar 
notablemente superior a esas otras especies, 
probablemente, por la acción de transporte 
humano. 
Sumamente interesante resulta constatar 
la cantidad diferencial de heterogenei- 
dad genética que introduce cada uno de los 
loci estudiados. Por ejemplo, mientras que 
W (F,, = 0,003) o S (F,, = 0,Ol) introducen 
relativamente muy poca cantidad de hetero- 
geneidad genética, tb (F,, = 0,211) introduce 
muchísima. Esto puede estar motivado por la 
existencia de un flujo génico diferencial tanto 
en su carácter temporal, como espacial aso- 
ciado a los cambios en parámetros demográ- 
ficos de origen histórico en las diferentes 
poblaciones y10 a la acción de agentes selec- 
tivos actuando diferencialmente en cada 
locus. 
Relaciones genéticas entre las poblaciones de 
gatos de Girona y Roses-L'Estartit y otras 
poblaciones europeas 
En los estudios de poblaciones de gatos que se 
habían efectuado con anterioridad en 
Cataluña, se había mostrado que todas las 
poblaciones estudiadas eran sumamente simi- 
lares, en lo que respecta a los genes que codi- 
fican el pelaje, a las poblaciones del 
Mediterráneo oriental y a ciertas poblaciones 
norteafricanas. Por el contrario, esas poblacio- 
nes catalanas de gatos resultaban muy distan- 
tes genéticamente de las poblaciones francesas 
e inglesas. Algunas de las poblaciones france- 
sas analizadas están relativamente cercanas a 
Cataluña (caso de Arles, Le Cailar, 
Aimarques, Marsella y Niza) y, sin embargo, 
presentaron muy poco parecido genético a las 
poblaciones catalanas reportadas. No obstan- 
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te, éstas últimas están más bien situadas en la 
zona media y sur de Cataluña. Por ello, en la 
introducción se formulan una serie de pregun- 
tas: jserán las poblaciones catalanas más nor- 
teñas y más cercanas a la frontera con Francia, 
más similares a las poblaciones francesas que 
las otras poblaciones catalanas ya analizadas? 
Ciertas poblaciones más al norte de Cataluña 
de las ya muestreadas jseguirán siendo fuerte- 
mente similares a las otras poblaciones catala- 
nas ya analizadas? jexiste una separación 
drástica entre los "pooles génicos" representa- 
tivos de Cataluña y Francia, o, por el contrario, 
existe una zona híbrida de transición entre 
ambos? Sea una cosa o la otra jdónde ocurre 
ésto? ¿en el norte de Cataluña? o ¿en el sur de 
Francia? Las respuestas son las siguientes: 1. 
Cuando menos, hasta la latitud de Roses (la 
más norteña de todas ellas), no se observa un 
incremento en la similitud genética entre las 
poblaciones catalanas y las francesas. Si ésto 
ocurre debería ser en poblaciones catalanas 
situadas todavía más al norte y, todavía, no 
muestreadas o ya en temtorio francés; 2. Las 
nuevas poblaciones catalanas muestreadas 
más norteñas siguen siendo altamente simila- 
res a las otras poblaciones muestreadas más al 
sur de Cataluña. Estas poblaciones catalanas 
más norteñas siguen mostrando una fuerte 
disimilitud con las poblaciones francesas; 3. A 
la altura de la población de Roses no se ha 
encontrado ninguna zona "híbrida" o de transi- 
ción entre las poblaciones catalanas y las fran- 
cesas. Por el momento, la separación parece 
ser drástica; 4. Para responder esta pregunta se 
deben todavía analizar más poblaciones cata- 
lanas cercanas a la frontera con Francia (prin- 
cipalmente, poblaciones pirenáicas) y más 
poblaciones del sur de Francia más cercanas a 
la frontera con Cataluña. Especialmente, se 
deberían muestrear Perpignan y poblaciones 
francesas cercanas (Cataluña francesa) ya que 
es muy posible que más al norte de esas locali- 
dades se pudiera encontrar la zona de separa- 
ción entre ambos "pooles génicos". Futuros 
estudios deberán precisar más las relaciones 
aquí expuestas. Es muy posible que la afirma- 
ción de KLEIN (1993) sea cierta: "las fronteras 
políticas humanas, también son fronteras para 
los pooles génicos de las poblaciones de gatos 
correspondientes". 
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